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摘要:对 2个凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei)选育系(A和 B)的自繁与杂交后代的生长性状及遗传多样性进行了分
析．养殖对比实验结果表明，杂交组合 AB生长性状优于其他各组，表现出较好的杂种优势．使用 11对荧光标记的微卫星
引物对 4个凡纳滨对虾自繁与杂交群体以及 1个从美国引进的初代亲本 SIS群体的基因组 DNA进行扩增，结果显示除
AA群体外，其余 4个群体均表现出较丰富的遗传多样性，观测到的平均等位基因数(Na)为 4. 273～ 5. 636，平均期望杂
合度(He)为 0. 586～0. 629，平均多态信息含量(PIC)为 0. 512～ 0. 556．遗传距离分析结果显示，SIS 群体和 AA 群体的遗
传距离最远(0. 670 4)，而与 AB群体的最近(0. 131 4)．研究结果表明，引自美国的凡纳滨对虾群体经多代自繁后，其遗
传多样性水平降低;而选育系间杂交则可使杂交后代的生长性状和遗传多样性水平得到改善．
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等［4］用 10 个微卫星标记对巴西 9 个凡纳滨对虾养殖
场的亲虾群体进行评估，结果显示 9 个亲虾群体的遗
传多样性程度与来自中美洲的野生群体一致，处于较
















实验所用的 2个选育群体(A和 B)以及它们的 2
个杂交群体取自厦门市厦兴龙水产种苗有限公司，初
代亲虾群体则引自美国 SIS 公司(Shrimp Improvement
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System，USA)，命名为 SIS．选育系 A 来源于 2008 年由
美国 SIS 公司引进亲虾的子一代，选育系 B 来源于
2010年引自广东的另一个凡纳滨对虾繁育群体，随后
针对生长与抗病性状对 2个群体进行了连续多代的群








表 1 凡纳滨对虾 11对微卫星引物的信息
Tab. 1 The information for 11 microsatellite primer pairs of L． vannamei
位点 荧光标记类型 引物序列(5'→3') 退火温度 /℃ 片段大小 /bp GenBank登录号
TUMXLv7. 121 FAM F:GGCACACTGTTTAGTCCTCG
Ｒ:CGAACAGAATGGCAGAGGAG
56 192～246 AF360043
TUMXLv7. 56 ＲOX F:CCATGGCTTTCCTCTTCTTTC
Ｒ:AGGTAGGGAAGTCGTGAGGG
62 280～491 AF360055
TUMXLv7. 97 FAM F:TGTCGTTAGTGCAGCTCATTC
Ｒ:GGGGAGGAATAAGAGGAAAGG
52 160～181 AF360057






TUMXLv8. 176 HEX F:GCAACGCAATATAGCTC
Ｒ:TCAAGGGAACAAAGTCAAG
52 162～166 AF360063
TUMXLv9. 178 ＲOX F:CATTGAAAACGGAATCCTCG
Ｒ:GATATTCCCATCAACACAGCG
57 194～200 AF360105
TUMXLv10. 207 FAM F:GATCACTAGCCATATTTCATCC
Ｒ:ATCGCATAATGAGCAAACTGG
56 81～107 AF359963
TUMXLv10. 255 HEX F:CTAAATAAATCACGGGTTGGG
Ｒ:CCTTCTGGTTTACTGTTGAGGC
57 208～215 AF359977
TUMXLv10. 312 HEX F:ATACGAAACACCCCATCCC
Ｒ:GTGGTCTTACCTCGTGGCTC
59 165～177 AF359989




1. 2. 1 4个群体生长指标的跟踪测量
4个群体的养殖对比实验于 2014 年 7—11 月在
厦兴龙水产种苗有限公司的晋江基地进行．2014 年 7
月 31日，将每个交配组合的仔虾分别养殖在室外水泥
池，每池 6 m2，投苗密度 100 尾 /m2，每组设置 2 个对
照池．养殖期间随对虾生长阶段进行定期投饵，并保持
不间断充气．在养殖 40，60，80 和 100 d 时对各群体对
虾进行取样测量，每池取 30 尾，用游标卡尺(精确度
0. 01 mm)和电子天平(精确度 0. 01 g)对其体长、头胸
甲长和体质量 3个指标进行测量并记录．
1. 2. 2 微卫星分析
基因组 DNA的提取:实验所用凡纳滨对虾的基因
组 DNA采用北京天根生化科技有限公司的海洋动物











PCＲ 反应体系(25 μL):10 × PCＲ Buffer (含




物(10 mmol /L)各 1 μL，Taq DNA 聚合酶(5 U /μL)
0. 25 μL，模板 DNA(80 ～ 100 ng /μL)1 μL，加 ddH2O
补足至 25 μL．PCＲ 反应程序:94 ℃预变性 5 min;94
℃变性 30 s，相应退火温度退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，





Fig. 1 Body length(a)，carapace length(b) ，body weight(c)and daily growth of body weight(d)for the four populations
1. 2. 3 数据统计与分析
4个群体的生长数据用 PASWStatistics18 软件进
行比较分析，群体间各指标的比较采用单因素方差分
析进行，差异显著性水平为 p＜0. 05．根据 Falconer［8］的
方法，对 2 个杂交组合 AB 和 BA 的中亲杂种优势率
HMP及单亲杂种优势率 HA、HB 进行计算．


















d时，AB和 AA群体的各项指标均高于另外 2 个群体
(BA和 BB)，且 AB群体与这 2个群体差异显著;而至
80 d后 AB和 BB群体的各指标显著高于 BA和 AA群
体．图 1(d)中体质量日增长量的统计分析结果表明:
AA、BB和 BA 3个群体的体质量日增长量随生长天数
的增加而下降;自繁子代群体 AA 和 BB 的体质量日
增长量在Ⅰ至Ⅱ阶段明显下降，其中 BB 群体的体质
量日增长量下降了 53. 7%;杂交子代群体 AB 和 BA
的下降幅度较小，其中 AB 群体的体质量日增长量在
Ⅰ至Ⅱ阶段基本保持不变．





上升的趋势(表 2)．2 个杂交群体在 60 d 时都表现出
负向的中亲杂种优势，且整个过程中 BA 群体的 HMP
几乎全部为负值，即表现出杂种劣势．另外，2 个杂交
群体子代的 HMP都介于 HA 和 HB 之间，且 HA 和 HB 之
间存在明显差异．
表 2 2个杂交群体体长、头胸甲长和体质量的杂种优势率值
Tab. 2 Heterosis of body length，carapace length and






体长 AB 40 4. 528 －0. 733 10. 182
60 －0. 254 2. 408 －2. 792
80 6. 290 9. 667 3. 114
100 5. 711 8. 628 2. 946
BA 40 －1. 526 －6. 482 3. 801
60 －6. 975 －4. 492 －9. 342
80 －4. 597 －1. 566 －7. 447
100 －4. 630 －1. 998 －7. 124
头胸甲长 AB 40 3. 774 0 7. 843
60 －2. 727 1. 540 －6. 650
80 5. 070 9. 782 0. 745
100 5. 198 7. 868 2. 656
BA 40 0. 099 －3. 541 4. 025
60 －7. 868 －3. 826 －11. 583
80 －2. 698 －1. 666 －6. 703
100 －3. 761 －1. 318 －6. 086
体质量 AB 40 19. 794 6. 098 37. 549
60 －0. 677 11. 720 －10. 597
80 15. 726 29. 425 4. 649
100 16. 878 29. 560 6. 457
BA 40 －7. 745 －18. 293 5. 929
60 －21. 516 －11. 720 －29. 354
80 －13. 811 －3. 608 －22. 060





81个等位基因，在 5 个群体中，位点 TUMXLv7. 121、
TUMXLv7. 56、Pvan1815 和 TUMXLv10. 312 的 PIC 均高
于 0. 5，位点 TUMXLv10. 207和 TUMXLv9. 178的 PIC分
别在 AA和 SIS 群体中小于 0. 5，其余位点的 PIC 均介
于 0. 25～0. 5之间．5 个群体的平均 Fis 均为正值，且在
位点 TUMXLv9. 178 的 Fis 也均为正值;5 个群体在 11
个微卫星位点的平均 Na 为 3. 909 ～ 5. 636，平均 He 为
0. 561～0. 629，平均 PIC 为 0. 493～0. 556;其中 AB 群体
平均Na和Ho最高(Na=5. 636，Ho=0. 600)，BB群体平
均 He和 PIC 最高(He = 0. 629，PIC 为 0. 556)，AA 群体
除平均 Fis值外，各项遗传多样性指标最低，SIS 群体各
项遗传多样性指标都低于 AB和 BB群体并高于 BA和
AA群体;5个群体在 11 个微卫星位点上的 H-W 平衡





FST和 Ds 分别介于 0. 037 5 ～ 0. 254 8和 0. 064 0 ～
0. 670 4之间．5个群体中 FST且 Ds最大的是 AA与 SIS
群体(FST = 0. 254 8，Ds = 0. 670 4)，AB 与 BA 群体之






代 AB 群体的生长相比其他 3 个群体具有明显的优
势，而 AA群体和反交子代 BA 群体的各项生长指标
都较低．不同亲本所获子代的性状表现有显著差异，这
种正反交性状的不对称性现象在水产生物的育种中
已有不少报道［10-11］．此外，在养殖的前 2 个阶段，2 个
自繁群体的体质量日增长量随日龄的增加呈明显的









表 3 5个凡纳滨对虾群体在 11个微卫星位点上的遗传多样性信息
Tab. 3 The genetic diversity information of 5 L． vannamei populations based on 11 microsatellite loci
群体 位点 Na Ne Ho He PIC Fis HWD
AB TUMXLv7. 121 10 5. 788 0. 933 0. 841 0. 807 －0. 128 0. 056
TUMXLv7. 56 9 5. 426 0. 862 0. 830 0. 793 －0. 057 0. 137
TUMXLv7. 97 6 1. 603 0. 367 0. 383 0. 364 0. 025 0. 815
TUMXLv8. 25 3 2. 323 0. 767 0. 579 0. 477 －0. 346 0＊＊
Pvan1815 11 5. 000 0. 833 0. 814 0. 774 －0. 042 0. 907
TUMXLv8. 176 3 2. 456 0. 900 0. 603 0. 514 －0. 518 0＊＊
TUMXLv9. 178 4 1. 813 0. 100 0. 456 0. 409 0. 777 0＊＊
TUMXLv10. 207 6 2. 179 0. 276 0. 551 0. 498 0. 490 0＊＊
TUMXLv10. 255 3 1. 638 0. 433 0. 396 0. 335 －0. 113 0＊＊
TUMXLv10. 312 4 2. 568 0. 667 0. 621 0. 564 －0. 092 0. 498
TUMXLv10. 284 3 2. 378 0. 467 0. 589 0. 499 0. 195 0. 012*
平均值 5. 636 3. 015 0. 600 0. 606 0. 548 0. 017
BA TUMXLv7. 121 9 5. 217 0. 900 0. 822 0. 782 －0. 113 0＊＊
TUMXLv7. 56 6 4. 337 0. 900 0. 783 0. 734 －0. 170 0. 790
TUMXLv7. 97 4 2. 209 0. 267 0. 557 0. 444 0. 513 0. 025*
TUMXLv8. 25 2 1. 724 0. 600 0. 427 0. 332 －0. 429 0. 023*
Pvan1815 6 3. 114 0. 700 0. 690 0. 621 －0. 031 0. 803
TUMXLv8. 176 3 2. 174 0. 800 0. 549 0. 466 －0. 482 0. 005＊＊
TUMXLv9. 178 3 1. 867 0. 267 0. 472 0. 419 0. 426 0＊＊
TUMXLv10. 207 3 0. 795 0. 100 0. 450 0. 359 0. 774 0＊＊
TUMXLv10. 255 3 1. 861 0. 367 0. 471 0. 416 0. 208 0. 001＊＊
TUMXLv10. 312 5 2. 826 0. 400 0. 657 0. 586 0. 381 0＊＊
TUMXLv10. 284 3 2. 261 0. 333 0. 567 0. 478 0. 402 0. 001＊＊
平均值 4. 273 2. 671 0. 512 0. 586 0. 512 0. 135
AA TUMXLv7. 121 6 4. 511 0. 867 0. 796 0. 743 －0. 114 0＊＊
TUMXLv7. 56 5 3. 279 0. 833 0. 707 0. 649 －0. 199 0. 270
TUMXLv7. 97 4 1. 403 0. 067 0. 292 0. 262 0. 768 0＊＊
TUMXLv8. 25 3 2. 113 0. 000 0. 536 0. 419 1. 000 0＊＊
Pvan1815 6 3. 913 0. 433 0. 757 0. 705 0. 418 0＊＊
TUMXLv8. 176 3 2. 561 0. 833 0. 620 0. 537 －0. 367 0＊＊
TUMXLv9. 178 3 2. 332 0. 000 0. 581 0. 499 1. 000 0＊＊
TUMXLv10. 207 2 1. 220 0. 133 0. 183 0. 164 0. 259 0. 106
TUMXLv10. 255 4 2. 100 0. 667 0. 533 0. 431 －0. 273 0＊＊
TUMXLv10. 312 4 2. 507 0. 900 0. 611 0. 539 －0. 497 0. 004＊＊
TUMXLv10. 284 3 2. 220 0. 733 0. 559 0. 472 －0. 335 0. 100
平均值 3. 909 2. 560 0. 497 0. 561 0. 493 0. 151
BB TUMXLv7. 121 8 5. 455 0. 767 0. 831 0. 793 0. 061 0＊＊





群体 位点 Na Ne Ho He PIC Fis HWD
TUMXLv7. 97 3 2. 253 0. 233 0. 566 0. 483 0. 580 0＊＊
TUMXLv8. 25 2 1. 471 0. 000 0. 325 0. 269 1. 000 0＊＊
Pvan1815 7 3. 913 0. 400 0. 757 0. 703 0. 463 0. 004＊＊
TUMXLv8. 176 3 2. 469 0. 767 0. 605 0. 528 －0. 289 0. 005＊＊
TUMXLv9. 178 5 3. 237 0. 400 0. 703 0. 630 0. 421 0. 003＊＊
TUMXLv10. 207 2 1. 980 0. 767 0. 503 0. 373 －0. 549 0. 004＊＊
TUMXLv10. 255 3 1. 985 0. 700 0. 505 0. 402 －0. 411 0. 017*
TUMXLv10. 312 4 3. 346 0. 667 0. 713 0. 644 0. 049 0. 808
TUMXLv10. 284 4 2. 284 0. 633 0. 572 0. 486 －0. 127 0. 206
平均值 4. 454 3. 114 0. 570 0. 629 0. 556 0. 098
SIS TUMXLv7. 121 11 6. 897 0. 733 0. 870 0. 840 0. 142 0＊＊
TUMXLv7. 56 5 3. 849 0. 862 0. 753 0. 702 －0. 165 0. 055
TUMXLv7. 97 6 2. 449 0. 667 0. 602 0. 556 －0. 127 0＊＊
TUMXLv8. 25 4 2. 110 0. 767 0. 535 0. 444 －0. 457 0＊＊
Pvan1815 5 2. 744 0. 667 0. 646 0. 566 －0. 049 0. 556
TUMXLv8. 176 3 2. 486 0. 267 0. 608 0. 517 0. 554 0＊＊
TUMXLv9. 178 3 1. 106 0. 033 0. 098 0. 094 0. 653 0＊＊
TUMXLv10. 207 3 2. 817 0. 467 0. 656 0. 569 0. 277 0＊＊
TUMXLv10. 255 3 2. 675 0. 367 0. 637 0. 550 0. 414 0＊＊
TUMXLv10. 312 3 2. 359 0. 800 0. 586 0. 507 －0. 389 0. 052
TUMXLv10. 284 3 2. 067 0. 633 0. 525 0. 462 －0. 227 0. 133
平均值 4. 455 2. 869 0. 569 0. 592 0. 528 0. 057
注:* p＜0. 05，＊＊p＜0. 01．
表 4 5个凡纳滨对虾群体的 FST及 Ds
Tab. 4 FST and Ds of 5 L． vannamei populations
比较群体 FST Ds
AB-BA 0. 037 5 0. 064 0
AB-AA 0. 226 5 0. 554 7
AB-BB 0. 224 4 0. 471 2
AB-SIS 0. 122 2 0. 131 4
BA-AA 0. 242 6 0. 603 4
BA-BB 0. 220 7 0. 444 2
BA-SIS 0. 141 8 0. 163 1
AA-BB 0. 116 2 0. 156 7
AA-SIS 0. 254 8 0. 670 4
BB-SIS 0. 200 0 0. 576 9







表 5 5个凡纳滨对虾群体的 AMOVA
Tab. 5 AMOVA of 5 L． vannamei populations
变异来源 自由度 平方和 方差组分 变异百分比 /%
群体间 4 191. 79 0. 74 18. 38
群体内 295 975. 00 3. 31 81. 62









标准，位点 TUMXLv7. 121、TUMXLv7. 56、Pvan1815 和
TUMXLv10. 312表现出较高的多态性(PIC ＞ 0. 5)，
TUMXLv10. 207和 TUMXLv9. 178分别在 AA和 SIS群
体中表现出较低的多态性(PIC＜0. 25)，其余位点均为
中度多态性．5 个群体在这 11 个微卫星位点上的平均
PIC介于 0. 512～0. 556之间，具有较高的多态性．
在遗传育种工作中，明确基础群体的遗传多样性
情况，并采用遗传多样性水平较高的群体作为亲代选
育，将增强后代对环境的适应性．Na 和 He 是评价群体
遗传多样性的重要指标，杂合度的评估中 Ho 易受样
本大小的影响，而 He更能反映群体的遗传多样性［14］．
本研究中，平均 Na 最高的是杂交子代 AB 群体(Na =
5. 636，He= 0. 606)，平均 He 最高的是 BB 群体(Na =




对各群体 H-W 平衡检验结果表明，AA 和 BB 群
体在多数位点上都偏离了平衡．群体的 Fis 也代表其
基因纯合度［18］，5 个凡纳滨对虾群体的平均 Fis 均为
正值表明各群体均存在不同程度的近交及杂合子缺
失现象，其中 AB群体的近交程度最低(Fis = 0. 017)，
SIS群体次之(Fis = 0. 057)，AA 群体近交程度最高
(Fis = 0. 151) ，说明 AA 群体的基因型已经达到了相
对较纯合的状态，这与 Knibb 等［19］的研究结果一致．



















本研究对 5个凡纳滨对虾群体 FST和 Ds的分析显
示，选育系 A 虽然也源自于美国，但经过多代的自繁
选育后已与新引进的美国 SIS亲代群体之间发生了明




代群体(AB和 BA)和 2 个自交子代群体(AA 和 BB)
之间出现了高度遗传分化(FST ＞0. 20，Ds＞0. 4)，而 2
个杂交子代群体与 SIS 群体之间则为中度遗传分化
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Growth Performance and Genetic Diversity Analysis of Hybrids
Between Selective Lines of Litopenaeus vannamei
WU Yidi1，LUO Xuan1，YANG Zhangwu2，HUANG Yongchun3，YOU Weiwei1*
(1．College of Ocean ＆ Earth Sciences，Xiamen University，Xiamen 361102，China;
2．Fisheries Ｒesearch Institute of Fujian，Xiamen 361013，China;3．College of Fisheries，Jimei University，Xiamen 361021，China)
Abstract:The growth performance and genetic diversity of the inbred and crossbred progenies of two Litopenaeus vannamei selective lines
(A and B)were analyzed in this study．The results indicated that AB group showed the best growth performance and heterosis．Eleven fluores-
cently labeled microsatellite markers were used to amplify microsatellite DNA from five L． vannamei populations．The results showed that four
populations (except for AA)displayed higher genetic diversity with average numbers of alleles (Na= 4. 273-5. 636)，average expected het-
erozygosity (He = 0. 586-0. 629) ，and average polymorphism information content (PIC = 0. 512-0. 556)． Nei' s unbiased genetic distance
(Ds)indicated a close genetic relationship between populations SIS and AB (Ds= 0. 131 4) ，while populations SIS and AA showed the far-
thest genetic relationship (Ds= 0. 670 4)．The results demonstrated that the genetic diversity decreased after several generations of selection，
while hybridization between different selective lines could improve the growth performance and genetic diversity of L． vannamei．
Key words:Litopenaeus vannamei;growth performance;genetic diversity;microsatellite;hybridization
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